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多组学分析在昆虫滞育中的应用
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摘要: 组学技术将生物的相关问题分别展现在基因、蛋白质和代谢物等不同层次水平上，已成为解读生命过程的
重要工具。本文分别从转录组学、蛋白质组学、代谢组学以及组学间的联合应用等方面概括总结了组学技术在昆
虫滞育研究中的应用情况，阐述了以转录组学、蛋白质组学和代谢组学为代表的多组学技术在昆虫滞育调控分子
机制中取得的重要成果，并针对当前研究现状，对昆虫滞育中组学技术应用的前景和局限性进行了总结和展望，

以期为昆虫滞育调控分子机制的研究提供参考依据。
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Application of multi-omics analysis to diapause in insects
LEI Jing-Jing，GONG Mao-Qing，LIU Li-Juan* ( Department of Medical Entomology，Shandong Institute
of Parasitic Diseases，Shandong First Medical University ＆ Shandong Academy of Medical Sciences，Jining
272033，Shandong Province，China)
Abstract: Omics technology has become an important tool to interpret the life process by presenting
biological related issues at different levels， such as genes， proteins and metabolites. This paper
summarizes the application of omics technology in the study of insect diapause from the aspects of
transcriptomics，proteomics，metabolomics and combined application of omics，and expounds the important
achievements of multi-omics technology represented by transcriptomics，proteomics and metabolomics in
the molecular mechanism of insect diapause regulation. In view of the current research status， the
prospects and limitations of the application of multi-omics techniques in insect diapause were summarized
and prospected in order to provide reference for the study of the molecular mechanism of insect diapause
regulation.
Key words: Multi-omics; insect diapause; transcriptomics; proteomics; metabolomics

组学是把与研究目标相关的所有因素综合在

一起，作为一个 “系统”来研究，是基于整体角
度对某一组分的研究和评估 ( Hasin et al. ，2017) ;
包括基因组学、转录组学、蛋白质组学和代谢组
学等，各组学之间既相互独立又具有联系，通过

转录组学、蛋白质组学以及代谢组学技术，将昆

虫研究中的问题展现在基因、蛋白质和代谢物三
个不同层次水平上，有利于进一步探索和研究昆

虫发育中的各项问题。当前组学技术已成为解读
昆虫发育过程的新工具，为昆虫尤其是害虫的预

防和控制奠定了重要的理论基础。
滞育是昆虫为应对光周期、温度等环境因素
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变化而进入停滞发育的一种休眠形式，是一种适

应性和可塑性的表型，也是昆虫在不良环境下得

以生存、繁衍和进化的一大重要特征 ( Ｒagland
et al. ，2019; 姜春艳等，2021 ) 。昆虫滞育过程主
要包含三个阶段，即滞育前期、滞育期和滞育后
期 ( Kostál，2006 ) ，且不同昆虫的滞育发生时期
有所差异，即可能出现在卵、幼虫或若虫、蛹或
成虫阶段 ( Koštál et al. ，2017; Hutfilz，2022) 。单
一组学研究结果可以从某一层面解释滞育调控的

分子机制，但尚不能系统全面的阐明其间的具体

因果关系。进入后基因组学时代，转录组学、蛋
白质组学和代谢组学等功能性 “组学”技术为深
入了解昆虫滞育提供了更为有效的方法; 多组学

分析是以中心法则为基础，综合两种以上组学数

据进行的比较关联分析，利用不同组学水平分析

结果间的相关性实现对单一数据的整合和深入分

析，并在不同层面得到补充和印证，即更精准的

确定与滞育相关的差异基因、蛋白质和代谢标志
物，有助于进一步完善昆虫滞育的分子调控网络。
本文主要综述了组学以及多组学技术在昆虫

滞育及其相关生理生化过程中的应用，有助于更

加深入了解昆虫生命活动规律，为进一步探明昆

虫对当前环境的适应机制以及探索害虫有效防制

措施提供理论依据。

1 各组学技术在昆虫滞育中的应用

1. 1 转录组学
转录组学是从 ＲNA 水平上对转录及转录调控

规律的研究，其分析方法依托于分子杂交技术和

测序技术。现今，转录组学技术已在多种昆虫滞
育调控机制的研究中应用 ( Zhao et al. ，2016;
Deng et al. ，2018; 刘敏，2020; 孟佳和黄建，
2022; 赵娜等，2022) 。研究者对不同发育时期的
昆虫进行高通量测序，获得昆虫全部生命时期的

动态转录谱，为昆虫尤其是害虫的预防和控制奠

定了重要的理论基础 ( 杨帆等，2014 ) 。对同一昆
虫滞育与非滞育阶段进行转录组学分析比较，以

获得滞育相关差异基因，从转录水平阐释该昆虫

的滞育调控机制 ( 张博等，2020; 李艳艳等，
2021) 。此外，通过转录组学技术也可验证一些激
素或者基因在昆虫滞育过程中发挥的作用或者参

与的具体的调节机制 ( Du et al. ，2022; 姚知含等，
2022) 。随着下一代测序技术的发展，ＲNA-Seq 技
术已成为在转录组水平上分析差异基因表达不可

缺少的工具。Christine Merlin 课题组借助 ＲNA-seq
等方法对北美帝王蝶 Danaus plexippus 的生物钟基
因及昼夜节律系统进行了深入的研究 ( Iiams et
al. ，2019; Lugena et al. ，2019) ，获得帝王蝶滞育
分子机制的重要信息; Poupardin 等人 ( 2015 ) 同
样采用 ＲNA-seq 技术对缘吸汁果蝇 Chymomyza
costata幼虫滞育分析发现短光照触发滞育与光周
期敏感阶段 20-羟基蜕皮酮信号通路的抑制有关。
借助转录组学技术，人们对昆虫的滞育行为有了

更为丰富和客观的认识。
1. 2 蛋白质组学
蛋白质组学是以细胞、组织或生物体蛋白质

的组成及其变化规律为主要内容的研究 ( Wilkins
et al. ，1996 ) ，目前多借助于双向凝胶电泳、
iTＲAQ /TMT定量蛋白质组学分析、等电聚焦及生
物质谱分析等技术手段对蛋白质进行功能鉴别和

分类。与滞育相关联的蛋白在滞育期可特异表达，
多以储藏蛋白、抗冻蛋白、热休克蛋白、分子伴
侣或其他重要的代谢调节酶类物质形式存在，在

昆虫适应及抵抗逆境胁迫的过程中发挥重要作用

( 张礼生等，2015) 。现有文献大多采用比较蛋白
质组学技术，再结合质谱及生物信息学方法，对

滞育期和非滞育期的昆虫进行比较，获得与滞育

相关联的蛋白，如黄凤霞等人 ( 2015 ) 利用
iTＲAQ技术结合生物信息学分析方法对烟蚜茧蜂
Aphidius gifuensis滞育前期及滞育期进行分析，获
得与脂代谢相关的蛋白有脂质运载 /胞质脂肪酸结
合蛋白 ( gi322794737)、C 型凝集素 ( gi607305114)、
肽基脯氨酰顺反异构酶 ( W4X351_ATTCE) 以及芳
基贮存蛋白 α 亚基 ( gi332018934 ) 等; Liu 等人
( 2022) 利用 TMT 蛋白定量技术联合液相色谱串
联质谱 ( LC-MS /MS ) 分析技术揭示欧洲熊蜂
Bombus terrestris的滞育发生机制。此外蛋白质组学
技术在鞘翅目 ( 七星瓢虫 Coccinella septempunctata、
沙葱萤叶甲 Galeruca daurica) 、双翅目 ( 伞裙追寄
蝇 Exorista civilis、淡色库蚊 Culex pipiens pallens )
及膜翅目 ( 茶足柄瘤蚜茧蜂 Lysiphlebus testaceipes)
等昆虫中均有所应用 ( 刘遥，2014; Ma et al. ，
2019; 张倩等，2019; 刘敏，2020; 韩海斌等，
2021) 。
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1. 3 代谢组学
代谢组学是对生物体内所有代谢物进行定性

定量分析的一门学科，是继转录组学和蛋白质组

学技术后的一项新技术，常采用核磁共振、质谱、
色谱及色谱质谱联用等方法。代谢是基因与表型
之间的重要桥梁，基于代谢层面的组学分析可通

过筛选滞育相关差异代谢物，从代谢角度分析昆

虫的滞育调节分子机制，而这种调节多与昆虫的

抗寒性有关。如 Li 等人 ( 2015 ) 研究发现滞育和
非滞育寄生蜂的代谢谱中多种冷冻保护剂、氨基
酸和碳水化合物的水平有显著差异，且宿主滞育

状态也对寄生蜂的代谢特征产生显著影响; Koštál
等人 ( 2016) 发现黑腹果蝇 Drosophila melanogaster
的高抗冻性与参与精氨酸和脯氨酸代谢的高水平

氨基酸化合物密切相关; 昆虫滞育期产生的一些

代谢产物除了起冷冻保护剂的作用，还可能兼具

代谢时钟或时间保持器的调节作用 ( Lehmann
et al. ，2018) 。
近年来组学分析技术在昆虫滞育中的应用研

究列于表 1。无论是转录组学、蛋白质组学还是代
谢组学，在昆虫滞育研究中都起到了不可忽视的

作用，但单一组学研究结果往往局限于某一水平

层次中，系统性和全面性不足，可能需要多个组

学数据间的相互印证和补充以及更深层次的研究;

此外样本所处的滞育或生长发育阶段及质量也与

组学分析结果息息相关。

2 多组学联合分析在昆虫滞育中的
应用

2. 1 转录组学与蛋白质组学联合分析
虽然转录组学基于 mＲNA 转录水平，蛋白质

组学基于蛋白质翻译水平，但两者均用来展现基

因的表达情况。将从两者筛选得到的差异基因和
蛋白质进行通路富集，一方面可以有效提高蛋白

的鉴定数量，另一方面也可以从蛋白水平对转录

基因的突变信息进行验证。因此蛋白质组学常与
转录组学进行联合分析，筛选出大量可能与昆虫

滞育相关的基因和蛋白 ( Ma et al. ，2019 ) ，用以
描述生物功能因果关系的完整性。
目前，转录组学与蛋白质组学联合分析主要

应用于鞘翅目、鳞翅目、双翅目以及膜翅目昆虫

中，尤其在越冬昆虫的研究中应用较多。以滞育
状态越冬的昆虫面临诸多挑战，一方面食物短缺

难以弥补能量的消耗，迫使该环境下生存的昆虫

储备大量的物质能量以维持这一阶段的正常生命

活动; 另一方面为抵御低温的迫害，促使体内产

生低温保护剂提高抗寒性，缓解或修复冷损伤

( Teets et al. ，2023) 。因此滞育期的特异基因和特
异蛋白主要与碳水化合物、蛋白质和脂质等生化
代谢途径相关联。刘敏等人 ( 2020 ) 利用转录组
与蛋白质组联合分析，证实茶足柄瘤蚜茧蜂滞育

相关基因和蛋白主要影响该昆虫的碳水化合物、
脂质和能量代谢以及蛋白质翻译等生物过程; 中

华通 草 蛉 Chrysoperla sinica 和 日 本 通 草 蛉
Chrysoperla nipponensis的转录组和蛋白质组分析结
果也证实滞育相关基因和蛋白主要参与脂质和碳

水化合物代谢途径，富集的代谢通路多与脂类和

碳水化合物相关 ( 赵月明，2021; Chen et al. ，
2023) 。另外，转录组学和蛋白质组学联合分析常
应用于昆虫的生殖滞育研究中，Ma 等人 ( 2021 )
应用基因克隆和 ＲNAi 技术证实了保幼激素 JH 信
号通路在沙葱萤叶甲生殖滞育中起着重要的调控

作用; Yang 等人 ( 2020 ) 发现大豆荚螟 Etiella
zinckenella与脂肪酸生物合成和长寿调控相关的基
因在滞育幼虫中表达上调，而在新发育的蛹中表

达下调。转录组学和蛋白质组学联合分析在二斑
叶螨 Tetranychus urticae、烟蚜茧蜂等的生殖滞育研
究中也有新的发现 ( Qiu et al. ，2016; Zhao et al. ，
2017) 。此外，利用转录组学和蛋白质组学联合分
析，证实昆虫激素通过代谢相关基因的转录调节

昆虫的滞育，如谈倩倩等人 ( 2016 ) 运用转录组
学和蛋白质组学技术证实保幼激素参与调节滞育

前脂质积累、对抗逆基因的表达以及体内的含水
量，在大猿叶虫滞育中发挥了重要作用。
2. 2 转录组学和代谢组学联合分析
代谢组学是转录组学的延伸，可为转录组学

提供更加表观显著的数据支持，基因的功能性变

化最终会体现在代谢层面，而代谢物可以放大这

些基因在功能水平的表达，两者联合分析使结果

更加明确的同时也让检测更为便捷。昆虫的滞育
及滞育解除过程都离不开糖类、脂质和蛋白质等
能量和营养物质的加持，即滞育阶段的差异基因

及差异代谢物多与抗逆性以及抵抗力的提高有关。
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滞育与非滞育状态下昆虫的物质代谢通路存在明

显的差异性，富集通路主要集中分布在物质的合

成和分解方面，甚至会开辟出新的代谢通路

( Hahnand Denlinger，2011; 刘遥，2014) 。
转录组学与代谢组学技术联合分析在鞘翅目、

双翅目和膜翅目昆虫中有所应用。李媛媛等
( 2022) 在转录和代谢水平上对滞育与非滞育伞裙
追寄蝇蛹期进行组学分析，获得 7 513 个差异基因
和 501 个差异代谢物，主要参与氨基酸代谢、神
经和消化系统以及信号转导途径; 刘敏 ( 2020 )
研究结果表明茶足柄瘤蚜茧蜂滞育相关基因和代

谢物在正离子模式下主要富集通路为氨基酸、脂
以及核苷酸代谢通路，在负离子模式下，两者仅

富集到半乳糖代谢通路。转录组学与代谢组学联
合分析往往结合生物信息学的方法，如王攀

( 2020) 利用核磁共振技术分析了柑橘大实蝇
Bactrocera minax 滞育与非滞育蛹的代谢谱，通过
GO分类分析和 KEGG 分析，结果发现 21 种显著
差异代谢物多与三羧酸循环和抗寒性机制相关，

成功注释的序列多与细胞过程、结合及催化活性
相关，KEGG数据库中被注释的通路以信号转导相
关数量最多; 另一对柑橘大实蝇蛹滞育的分析显

示，4 808 个差异基因主要参与代谢和信号转导以
及内分泌系统和消化系统过程，作为温度保护剂

的脯氨酸和海藻糖在柑橘大实蝇的滞育调控中发

挥重要作用 ( Wang et al. ，2017) 。此外 Moos等人
( 2022) 通过转录组学与代谢组学技术证实缘吸汁

果蝇的食物摄入是碳骨架的重要来源，可直接同

化或代谢转化为昆虫应对滞育和寒冷的冷冻保

护剂。
2. 3 蛋白质组学和代谢组学联合分析
蛋白质组学和代谢组学的联合分析在昆虫中

的应用实例相对较少，在昆虫滞育层面相关的文

献少之又少。两者联合分析的案例虽然不多，但
研究结果提供了有价值的数据资料 . 如棉铃虫
Helicoverpa armigera幼虫血淋巴和脑的平行蛋白质
组学和代谢组学联合分析实验，共获得 37 个差异
表达蛋白和 22 个差异代谢物，大脑中则均获得
49 种差异蛋白和代谢物，其中两实验中分别有
28 种和 37 种差异蛋白质被成功鉴定，为棉铃虫滞
育分子机制阐明提供了线索 ( Zhang et al. ，2012;
2013) 。翼蚜外茧蜂 Praon volucre 在滞育期间会积
累高水平的山梨糖醇等低温保护物质，多种蛋白

质也在这一时期发挥调节作用，包括具有细胞骨

架和角质层的重塑、胁迫耐受性、蛋白质周转、
脂质代谢和各种代谢酶等功能的蛋白质 ( Colinet
et al. ，2012) 。
多组学技术的联合应用有效避免了单一组学

的局限性，通过多个组学间的内在联系，将基因、
蛋白质和代谢物三个维度间的信息优势互补，更

具全面性和系统性，有助于推进和完善昆虫滞育

调控的分子机制，为益虫的生存和害虫的控制带

来新突破。表 2 为多组学技术联合分析在昆虫滞
育研究中的案例。

表 2 多组学分析技术在昆虫滞育中的应用举例
Table 2 Examples of applications of multi omics profiling techniques in insect diapause

多组学技术

Multi-omicstechnologies
应用举例

Examples
参考文献

Ｒeferences

转录组学与蛋白质组学

联合分析

Transcriptomics combined with
proteomics analysis

鞘翅目 Coleoptera

双翅目 Diptera

膜翅目 Hymenoptera

半翅目 Hemiptera

蜱螨目 Arachnoidea

鳞翅目 Lepidoptera

脉翅目 Neuroptera

大猿叶虫 Colaphellus bowringi 谈倩倩，2016

樱桃果蝇 Drosophila suzukii Zhai et al.，2019

茶足柄瘤蚜茧蜂 Lysiphlebus testaceipes 刘敏，2020

烟蚜茧蜂 Aphidius gifuensis Qiu et al.，2016

灰飞虱 Laodelphax striatellus Zhai et al.，2017

二斑叶螨 Tetranychus urticae Zhao et al.，2017

大豆荚螟 Etiella zinckenella Yang et al.，2020

中华通草蛉 Chrysoperla sinica 赵月明，2021

日本通草蛉 Chrysoperla nipponensis Chen et al.，2023
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续表 2 Continued table 2

多组学技术

Multi-omicstechnologies
应用举例

Examples
参考文献

Ｒeferences

转录组学与代谢组学

联合分析

Transcriptomics combined with
metabolomics analysis

双翅目 Diptera

膜翅目 Hymenoptera

直翅目 Orthoptera

伞裙追寄蝇 Exorista civilis 李媛媛等，2022

缘吸汁果蝇 Chymomyza costata Moos et al.，2022

柑橘大实蝇 Bactrocera minax
Wang et al.，2017;
王攀，2020

茶足柄瘤蚜茧蜂 Lysiphlebus testaceipes 刘敏，2020

飞蝗 Locusta migratoria Tu et al.，2015

蛋白质组学与代谢组学

联合分析

Proteomics combined with
metabolomics analysis

鳞翅目 Lepidoptera 棉铃虫 Helicoverpa armigera
Zhang et al.，2012;
Zhang et al.，2013

膜翅目 Hymenoptera 翼蚜外茧蜂 Praon volucre Colinet et al.，2012

3 小结与展望

滞育是昆虫应对不良环境条件暂时停止生长

发育的现象，为昆虫的生存、繁衍和进化提供有
利的保障。近年来，人们对昆虫滞育的研究愈加
深入，组学技术的发展极大地促进了昆虫滞育调

控分子机制研究工作的进步，通过单组学和多组

学联合分析等技术，现已对部分昆虫的滞育机制

有了突破性的研究进展。但相关的工作大多缺乏
功能性验证，即通过组学对滞育差异基因、蛋白
或代谢物进行初步分析和筛选，未对其进一步验

证和挖掘，且多组学分析结果离不开生物信息学

分析结果的辅助，单一组学本身及组学数据间的

整合仍然存在困难 ( Mao et al. ，2019) 。因此，想
要真正解决昆虫滞育研究中的问题，未来的研究

一方面需要在不同组学数据间的整合方面做深入

工作，以进一步加强组学间的联合应用; 另一方

面在开展多组学分析工作的同时应该进一步加强

其与功能验证分析的联合应用，即通过组学分析

获得参与昆虫滞育调控的候选基因、蛋白或者代
谢物，继而利用 ＲNAi、CＲISPＲ 基因编辑、以及
经典的分子生物学方法和技术等方式，明确候选

基因、蛋白和代谢物的功能和参与调节滞育的深
层机制。

参考文献 ( Ｒeferences)
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